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Аннотация. Представлены результаты многолетнего изучения (2017–2025 гг.) гибридного фонда яблони 
ВНИИСПК по комплексу хозяйственно ценных признаков, а именно по устойчивости к парше и лежкости 
плодов. Цель – отбор комплексных источников гибридных форм яблони на основе изучения аллельного 
полиморфизма гена Md-PG1 (лежкость плодов) и гена устойчивости к парше (Vf) как потенциально пер-
спективных в дальнейшей селекции. Методы. Исследования проводились с применением ПЦР-анализа и 
разделения продуктов путем электрофореза. Научная новизна. Проведен многолетний анализ аллельного 
полиморфизма генов Vf (Rvi6) и Md-PG1 у гибридных форм яблони. Результаты. За период 2019–2025 гг. 
был выявлен 101 комплексный гибрид от 20 форм скрещиваний. По гену Rvi6 выявлено 1126 гибридов, 
по гену Rvi2 – 44 гибрида, по гену Rvi5 – 17 гибридов, маркеры гена Rvi4 в анализируемой ДНК коллек-
ции обнаружены не были. Расщепление по маркеру VFC варьируется от 36,7 % (в семье 6351) до 75,9 % 
(в семье 6388). Высокий процент расщепления (60–75% и выше) наблюдается в семьях 6354, 6388, 6389. 
Родители данных семей несут ген Vf. Для дальнейшей селекционной работы как кандидаты в сорта особого 
внимания заслуживают 6 отборных сеянцев яблони (носители гена Vf): 34-15-83 (Веньяминовское × 13-6-
106); 34-15-111 (Веньяминовское × 25-37-45 (Орловская Гирлянда × Уэлси 4х)); 34-16-1 (Строевское × 25-
37-45); 34-16-57 (Веньяминовское × Ветеран); 34-18-137 (Строевское × 29-40-99) и 34-21-20 (Антоновка 
обыкновенная × 30-47-88). По комплексу признаков (объединение в одном геноме Md-PG1 и Vf) особое 
внимание для дальнейшей селекционной работы заслуживают 6 отборных сеянцев яблони: 35-10-107 (64-
50 × Имрус); 35-11-171 (Имрус × 31-5-42); 35-11-191 (Имрус × 31-5-42); 35-16-251 и 35-16-257 (Северный 
Синап × Имрус); 35-16-284 (Северный Синап × Имрус).

Ключевые слова: генофонд, маркер-вспомогательная селекция, парша, гены устойчивости, Md-PG1, Vf, 
ДНК-маркеры 
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Identification of complex apple sources 
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Abstract. The article presents the results of a scab resistance and postharvest storability long-term study (2017–
2025) of the apple populations of Russian Research Institute of Fruit Crop Breeding (VNIISPK). The purpose 
of the study was to select apple seedlings with a complex of traits by allelic polymorphism of Md-PG1 (posthar-
vest storability) and Vf  (scab resistance) for further breeding programs. Methods. The studies were conducted 
using PCR analysis and gel electrophoresis. Scientific novelty. A long-term analysis of  allelic polymorphism 
in Vf and Md-PG1 genes of apple populations has been conducted. Results. During 2019–2025, we identified 
101 apple seedlings with a set of traits. In our study we identified 1126 seedlings with Rvi6 gene, 44 with Rvi2, 
and 17 with Rvi5. Samples with Rvi4 gene markers were not detected. Segregation by the VFC marker varies 
from 36.7 % (population 6351) to 75.9 % (population 6388). A high percentage of  segregation (60–75 % and 
higher) was observed in populations No. 6354, 6388, and 6389. The parents of these populations have Vf gene. 
The following 6 selected apple seedlings (with Vf gene) are recommended for further breeding work: 34-15-83 
(Ven’yaminovskoe × 13-6-106); 34-15-111 (Ven’yaminovskoe × 25-37-45 (Orlovskaya Girlyanda × Uelsi 4x)); 
34-16-1 (Stroevskoe × 25-37-45); 34-16-57 (Venyaminovskoe × Veteran); 34-18-137 (Stroevskoe × 29-40-99) 
and 34-21-20 (Antonovka obyknovennaya × 30-47-88). According to the complex of traits (combination of Md-
PG1 and Vf in one genome), 6 selected apple seedlings deserve special attention for further breeding work: 35-
10-107 (64-50 × Imrus); 35-11-171 (Imrus × 31-5-42); 35-11-191 (Imrus × 31-5-42); 35-16-251 and 35-16-257 
(Severnyy Sinap × Imrus); 35-16-284 (Severnyy Sinap × Imrus).
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Постановка проблемы (Introduction)
Биоресурсная коллекция яблони Всероссийско-

го научно-исследовательского института селекции 
плодовых культур (ВНИИСПК) включает 731 сорт, 
287 отборных форм, 104 элитные формы и гибрид-
ный фонд, который составляет 11 093 гибридных 
сеянцев (https://vniispk.ru/pages/unu). История се-
лекционной программы яблони в институте на-
чалась еще в 1976 году. Одной из основных целей 
селекции было и остается создание сортов, облада-
ющих устойчивостью к парше. Значительным до-
стижением стал сорт Имрус (Иммунный русский), 
который первым из отечественных сортов получил 
официальное признание и был районирован в 1996 
году. На сегодняшний день во ВНИИСПК созданы и 
успешно прошли государственную регистрацию 23 
сорта яблони, обладающие иммунитетом к парше 

[1–3]. В целях ускорения традиционного селекци-
онного процесса остается актуальным применение 
методов маркер-вспомогательной селекции (МВС). 
Наша исследовательская группа на протяжение 
длительного времени ведет направление по апро-
бации и внедрению методик МВС для плодовых и 
ягодных культур [4–6], в том числе для яблони по 
устойчивости к парше и выявлению сортов и гибри-
дов с повышенным потенциалом лежкости плодов.

Парша (Venturia inaequalis (Cke.) Wint)  – одно 
из самых вредоносных заболеваний яблони как 
в России, так и во всем мире [7–10]. В настоящее 
время известен целый ряд генов устойчивости [11], 
которые были перенесены в геном культурных сор-
тов яблони (Malus domestica) от их диких сороди-
чей (M.  ×  floribunda, M.  ×  baccata, M. prunifolia, 
M. atrosanguinea и др.). Ген Vf (Rvi6 в новой клас-
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сификации [12]) был привлечен в селекцию пу-
тем скрещивания M. floribunda 821 с сортом Rome 
Beauty. Однако преодоление гена уже наблюдается 
в некоторых странах, в том числе Беларуси, Поль-
ше, России [13]. Первые сообщения о поражении 
появились в Европе в конце XX века, сравнитель-
но недавно обнаружили поражение на M. floribunda 
821 в Америке [14]. В исследованиях нашей науч-
ной группы в условиях Орловской области в селек-
ционных садах ФГБНУ ВНИИСПК в период 2022–
2023 годов проводилась оценка 16 сортов яблони, 
известных как иммунные к парше (с геном Vf) [15]. 
Было обнаружено поражение на 9 из 16 сортов. При 
этом в условиях Орловской области поражение пар-
шой на дереве вида M. floribunda не обнаружено. 
По результатам 10-летнего мониторинга рас парши 
в 14 странах (преимущественно европейских) сде-
ланы выводы о перспективности использования для 
пирамидирования таких генов как Rvi2, Rvi4, Rvi5, 
Rvi9, Rvi12 и Rvi14, для которых вирулентные расы 
обнаружены, но встречаются редко [11].

Не менее важным направлением в маркер-вспо-
могательной селекции яблони является селекция 
на длительную сохранность плодов. В настоящее 
время известен целый ряд генов, влияющих на дан-
ный признак посредством детерминирования раз-
личных физиологических процессов. В процессе 
хранения плодов яблони под воздействием этиле-
на на активность ферментных систем происходит 
ферментативное разрушение клеточных стенок и 
ламеллярного слоя в плодах. Один из данных фер-
ментов – полигалактуроназа – вовлечен в процесс 
деградации пектина, который приводит к размяг-
чению богатых пектином слоев ткани плодов [16]. 
Главный локус количественного признака Md-PG1, 
расположенный на 10 ГС (группе сцепления), де-
терминирует активность этилензависимой эндопо-
лигалактуроназы и влияет на процесс размягчения 
мякоти плодов при хранении [17]. Для гена Md-
PG1 в настоящее время идентифицированы ДНК-
маркеры. Присутствие комбинаций аллелей с раз-
ной длиной SSR повтора локуса Md-pg10kd влияет 
на показатели плотности мякоти плода при хране-
нии: нежелательная (худшие показатели плотности 
мякоти) – аллель 319 п. н. в гомозиготе; наилучшие 
показатели по плотности мякоти обуславливает со-
четание аллелей, при котором аллель 319 п. н. от-
сутствует: 310, 313, 310:313 п. н.; средние показа-
тели качества мякоти обуславливают сочетания с 
нежелательной аллелью 319 п. н. в гетерозиготе: 
310:319 и 313:319 п.н. Цель данных исследований – 
маркерный отбор комплексных источников гибрид-
ных форм яблони на основе изучения аллельного 
полиморфизма гена Md-PG1 (лежкость плодов) и 
генов устойчивости к парше для повышения эффек-
тивности процесса селекции.

Методология и методы исследования (Methods)
Исследования проводились в лаборатории моле-

кулярной генетики отдела биотехнологии и моле-
кулярной генетики. ДНК отбирали в селекционных 
насаждениях ВНИИСПК (д. Жилина) в 2017–2025 
годах. Выделение ДНК проводили из свежесобран-
ных молодых листьев CТАВ методом [18].

Для идентификации генов устойчивости к парше 
использованы SSR-маркеры и SCAR-маркеры: Rvi6 
(Vf)  – маркеры VFС, CH-Vf1; Rvi2 (Vh2)  – марке-
ры OPL19, CH02b10; Rvi4 (Vh4, Vx, Vr1) – маркеры 
CH02c02a и S22-SCAR, и Rvi5 (Vm) – маркер Hi07h02 
и маркер гена Md-PG1 – Md-pg1_10kd (таблица 1). 

В качестве объектов исследований выступали 
48 гибридных семей, тетраплоидные, элитные и от-
борные сеянцы от различных вариаций скрещива-
ний. Всего проанализировано 2079 гибридных об-
разцов, а также их родительские формы.

Результаты (Results)
В настоящее время идентифицированный со-

став ДНК коллекции яблони ВНИИСПК по гену 
Rvi6 (Vf) насчитывает более 3000 образцов, вклю-
чающих сорта отечественной селекции, отборные и 
элитные сеянцы и гибридные формы от различных 
вариаций скрещиваний. На основе использования 
метода ДНК-маркирования постоянно увеличи-
вается идентифицированный гибридный фонд. 
Тестирование на наличие гена Vf по маркеру VFC 
проводили для каждой гибридной семьи яблони, 
участвующей в исследовании, так как данный ген 
определяет устойчивость к наибольшему количе-
ству рас парши. В таблице 2 представлены гибрид-
ные семьи, включающие не менее 30 сеянцев.  

Разброс изученных образцов по гибридным се-
мьям весьма значительный – от 4 до 282 гибридов. 
Поэтому расщепление по маркеру гена Vf анализи-
ровалось в семьях с количеством гибридов более 30. 
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

Расщепление по потомству варьируется от 
36,7 % (в семье 6351) до 75,9 % (семья 6388). Высо-
кий процент расщепления (60–75 % и выше) наблю-
дается в семьях 6354 (Приокское Vf × Свежесть Vf), 
6388 (Гирлянда Vf × 30-47-88 Vf 4х), 6389 (Гирлянда 
Vf × 34-21-39) – 74,3 %. Всего за период исследова-
ний ген Vf был выявлен у 1081 гибридного сеянца, 
у 21 тетраплоидного сеянца, у 19 отборных сеянцев 
и у 5 элитных сеянцев.  

С работой по выявлению гена устойчивости к 
парше на большинстве гибридных семей проводи-
лись исследования по выявлению присутствия ком-
бинаций аллелей с разной длиной SSR повтора ло-
куса Md-pg10kd, связанного с показателями плот-
ности мякоти плода при хранении. На основании 
результатов выполненной работы были идентифи-
цированы гибриды, несущие селекционно-ценные 
аллели гена Md-PG1 (рис. 1). 
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Таблица 1
Гены и маркеры, используемые в работе

Ген Маркер 5ʼ-3ʼ последовательность Ссылка 
на источник

Md-PG1 Md-pg1_10kd F: AAAAGGTATGACCATGATTTCT
TCCTTGGGTTTTTGG
R: GTTTACTCGTGCGCCAGATAGC

[16]

Rvi6 (Vf)
VFС F: GGT-TTC-CAA-AGT-CCA-ATT-CC

R: CGTTAGCATTTTGAGTTGAC
[19]

CH-Vf1 F: ATCACCACCAGCAGCAAAG
R: CATACAAATCAAAGCACAACCC

[20]

Rvi2 (Vh2) OPL19 F: ACCTGCACTACAATCTTCACTAATC
R: GACTCGTTTCCACTGAGGATATTTG

[21]

CH02b10 F: CAAGGAAATCATCAAAGATTCAAG 
R: CAAGTGGCTTCGGATAGTTG

[22]

Rvi4 (Vh4, Vx, Vr1) CH02c02a F: CTTCAAGTTCAGCATC AAGACAA
R: TAGGGCACACTTGCTGGTC

[22]

S22-SCAR F: GTCGTGGAAGAGGACCGA
R:GTCGTGGAAATCCTCGTGAG

[23]

Rvi5 (Vm) Hi07h02 F: CAAATTGGCAACTGGGTCTG
R: GTTTAGGTGGAGGTGAAGGGATG

[24]

Table 1
Genes and markers used in the study

Gene Marker 5ʼ-3ʼ sequence Literature
Md-PG1 Md-pg1_10kd F: AAAAGGTATGACCATGATTTCT

TCCTTGGGTTTTTGG
R: GTTTACTCGTGCGCCAGATAGC

[16]

Rvi6 (Vf)
VFС F: GGT-TTC-CAA-AGT-CCA-ATT-CC

R: CGTTAGCATTTTGAGTTGAC
[19]

CH-Vf1 F: ATCACCACCAGCAGCAAAG
R: CATACAAATCAAAGCACAACCC

[20]

Rvi2 (Vh2) OPL19 F: ACCTGCACTACAATCTTCACTAATC
R: GACTCGTTTCCACTGAGGATATTTG

[21]

CH02b10 F: CAAGGAAATCATCAAAGATTCAAG 
R: CAAGTGGCTTCGGATAGTTG

[22]

Rvi4 (Vh4, Vx, Vr1) CH02c02a F: CTTCAAGTTCAGCATC AAGACAA
R: TAGGGCACACTTGCTGGTC

[22]

S22-SCAR F: GTCGTGGAAGAGGACCGA
R: GTCGTGGAAATCCTCGTGAG

[23]

Rvi5 (Vm) Hi07h02 F: CAAATTGGCAACTGGGTCTG
R: GTTTAGGTGGAGGTGAAGGGATG

[24]

Таблица 2
Результаты молекулярно-генетического анализа гибридов на наличие ДНК-маркера гена Vf

№ Гибридная популяция Общее 
количество

Количество 
сеянцев 

с Vf (VFC), %

Количество 
сеянцев 

с Md-PG1*, %
1 6349 (Приокское Vf × Краса Свердловска) 33 16 (48,5) 5 (15,2)
2 6338 (Свежесть Vf × Болотовское Vf) 35 24 (68,6) –
3 6342 (Свежесть Vf × 31-5-15 ) 36 15 (41,7) 0
4 6356а (Созвездие Vf × Памяти Хитрово Vf) 36 18 (50) 9 (25)
5 6341 Свежесть Vf × 29-40-127 (Орлик × Reca) 38 17 (44,7) 1 (2,6)
6 6354 (Приокское Vf × Свежесть Vf) 40 30 (75) 10 (25)
7 6416 (Восторг Vf × Веньяминовское Vf) 43 26 (60,5) 5 (11,6)
8 6398 (Имрус Vf × Чистотел Vm) 46 31 (67,4) 16 (34,8)
9 6409 (Орлик × Веньяминовское Vf) 46 21 (45,7) 0
10 6356 (Восторг Vf × Болотовское Vf) 47 19 (40.4) 6 (12,8)
11 6351 (Созвездие Vf × 30-47-88 Vf 4х) 49 18 (36,7) –
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12 6398 (Имрус Vf × Чистотел Vm) 50 24 (48) 0
13 6303 (Северный синап × Приокское Vf) 54 23 (42,6) 8 (14,8)
14 Приокское × 30-47-88 Vf 55 23 (41,8) 10 (18,2)
15 6397 (Имрус Vf × 31-5-42 Vr) 56 33 (58,9) 14 (25)
16 6348 (Поэзия Vf × Краса Свердловска) 58 36 (62,1) 19 (32,8)
17 6389 (Гирлянда Vf × 34-21-39) 113 84 (74,3) –
18 6403 (Северный Синап × Имрус Vf) 176 104 (59) 17 (9,7)
19 6387 (6450 × Имрус Vf) 201 140 (69,7) 4 (2)
20 6385 (Гирлянда Vf × Виньяминовское Vf) 202 111 (54,5) 5 (2,5)
21 6388 (Гирлянда Vf × 30-47-88 Vf 4х 282 214 (75,9) –

Примечание. * Наилучшее сочетание аллелей 310:313, 313:313.

Table 2
Results of molecular genetic analysis of hybrids for the presence of the Vf gene DNA marker

No. Hybrid population Quantity
Number 

of seedlings with 
Vf (VFC), %

Number 
of seedlings with 

Md-PG1*, %
1 6349 (Priokskoe Vf × Krasa Sverdlovska) 33 16 (48.5) 5 (15.2)
2 6338 (Svezhest’ Vf × Bolotovskoe Vf) 35 24 (68.6) –
3 6342 (Svezhest’ Vf × 31-5-15) 36 15 (41.7) 0
4 6356а (Sozvezdie Vf × Pamyati Khitrovo Vf) 36 18 (50) 9 (25)
5 6341 (Svezhest’ Vf × 29-40-127 (Orlik × Reca)) 38 17 (44.7) 1 (2.6)
6 6354 (Priokskoe Vf × Svezhest’ Vf) 40 30 (75) 10 (25)
7 6416 (Vostorg Vf × Ven’yaminovskoe Vf) 43 26 (60.5) 5 (11.6)
8 6398 (Imrus Vf × Chistotel Vm) 46 31 (67.4) 16 (34.8)
9 6409 (Orlik × Ven’yaminovskoe Vf) 46 21 (45.7) 0
10 6356 ((Vostorg Vf × Bolotovskoe Vf) 47 19 (40.4) 6 (12.8)
11 6351 (Sozvezdie Vf × 30-47-88 Vf 4х) 49 18 (36.7) –
12 6398 (Imrus Vf × Chistotel Vm) 50 24 (48) 0
13 6303 (Severnyy Sinap × Priokskoe Vf) 54 23 (42.6) 8 (14.8)
14 Priokskoe × 30-47-88 Vf 55 23 (41.8) 10 (18.2)
15 6397 (Imrus Vf × 31-5-42 Vr) 56 33 (58.9) 14 (25)
16 6348 (Poeziya Vf × Krasa Sverdlovska) 58 36 (62.1) 19 (32.8)
17 6389 (Girlyanda Vf × 34-21-39) 113 84 (74.3) –
18 6403 (Severnyy Sinap × Imrus Vf) 176 104 (59) 17 (9.7)
19 6387 (6450 × Imrus Vf) 201 140 (69.7) 4 (2)
20 6385 (Girlyanda Vf × Ven’yaminovskoe Vf) 202 111 (54.5) 5 (2.5)
21 6388 (Girlyanda Vf × 30-47-88 Vf 4х ) 282 214 (75.9) –

Note. * The best combination of alleles 310:313, 313:313.

Рис. 1. Электрофореграмма ПЦР продуктов локуса Md-pg1_10 kd в 8 % ПААГ 
с окрашиванием нитратом серебра (размеры аллелей)

Fig. 1. Electrophoregram of PCR products of the Md-pg1_10 kd locus in 8 % PAGE, followed by silver nitrate staining
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По маркеру Md-PG1 с сочетанием аллелей 
310:313, 313:313 наибольшее число гибридов выяв-
лено в семье 6348 (Поэзия Vf × Краса Свердловска), 
наименьшее – в семье 6341 (Свежесть Vf × 29-40-
127 (Орлик  ×  Reca)). Во многих анализируемых 
семьях искомых сочетаний аллелей не обнаружено. 

Для гена Vf также идентифицирован SSR-маркер 
CH-Vf1, локализованный на 1 ГС. Выявление го-
мозиготной формы гена Vf проводилось по анали-
зу распределения аллелей от родителей потомству 
в микросателлитном локусе CH-Vf1 (рис. 2 A, B). 
Ген устойчивости яблони к парше Rvi5 (Vm) распо-
ложен на 17 ГС и для него идентифицирован SSR 
ДНК-маркер Hi07h02 [24]. Данный ген привнесен 
селекционерами из форм яблони, принадлежащих 
к видам M. atrosanguinea 804 (гены Vm и Vf) и M. 
micromalus (ген Vm).

В семье 6396 (Имрус (Vf) × Свежесть (Vf)), обна-
ружено 3 гибрида с геном Vf в гомозиготной форме. 
В семье 6398 (Имрус (Vf)  ×  Чистотел (Vm)) полу-
чены данные о полиморфизме локуса Hi07h02 сце-
пленного с геном Vm. Обнаружено 17 гибридов с 
геном Vm (рис. 2 В). 

Ген Vh4/Rvi4 имеет промежуточный уровень по-
ражения патогеном в Орловской области. Данный 
уровень (средний балл – до 3) был зафиксирован для 

формы TSR33T239 (потомок формы Russian apple 
R12740-7A), для формы A 723-6 (имеет ген Va/Rvi10, 
обнаружен у потомков Антоновки обыкновенной), 
для формы J34 (F1 от сорта Dolgo, Vdg/Rvi9) [25].

Детекция гена Rvi4 проводилась в трех семьях 
6397 (Имрус Vf × 31-5-42 Vr), 6265 (Орлик × 31-5-42 
Vr (Северный синап × Reca)), 6298 (Поэзия Vf × 31-
5-42 Vr) по двум ДНК-маркерам. S22-SCAR не об-
наружен ни у гибридов, ни у родителей семей. Ам-
плификация наблюдалась только у положительного 
контроля – формы TSR33T239. В локусе CH02c02a 
искомая аллель также присутствовала лишь у по-
ложительного контроля. Маркер OPL19‑SCAR из-
начально применяли для идентификации гена Rvi2. 
Впоследствии в непосредственной близости от него 
был обнаружен ген Rvi8. Установлено, что целевой 
продукт данного маркера – фрагмент ДНК длиной 
433 п. н. амплифицируется как у носителей гена 
Rvi2, так и у носителей гена Rvi8, которые демон-
стрируют различную степень устойчивости при ис-
кусственном заражении отдельными расами парши 
[26; 27]. Ген Rvi2(Vh2) детектировали в трех семьях 
6397 (Имрус Vf  ×  31-5-42 Vr), 6265 (Орлик  ×  31-
5-42 Vr) (Северный синап  ×  Reca)), 6298 (Поэзия 
Vf × 31-5-42 Vr) по двум фланкирующим ген ДНК-
маркерам: CH02b10 и OPL19-SCAR. Согласно ис-

 

                                       А                                                                                     В
Рис. 2. Детекция гена Vm и гомозиготной формы гена Vf: A. Амплификация в локусе Ch-Vf1. 

В. Детекция гена Vm (по локусу) Hi07h02 в семье 6398
Fig. 2. Detection of the Vm gene and the homozygous form of the Vf gene: A. Amplification at the Ch-Vf1 locus. 

B. Detection of the Vm gene (at the Hi07h02 locus) in family 6398
 

                                                         А                                                                                     В                           
Рис. 3. Локализация гена Rvi2(Vh2) и детекция:

А. Положение гена Rvi2(Vh2) на хромосоме 2. В. Электрофореграмма маркера OPL19-SCAR на 1,7 % агарозном геле. 
Искомый фрагмент указан стрелкой

Fig. 3. Localization of the Rvi2(Vh2) gene and detection of the OPL19-SCAR marker:
A. Position of the Rvi2(Vh2) gene on chromosome 2. B. Electrophoregram of the OPL19-SCAR marker on 1.7 % agarose gel. 

The desired fragment is indicated by the arrow
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следованию [21] (рис. 3 А), ген находится между 
локусами CH02b10 и OPL19-SCAR. Наиболее близ-
ко на расстоянии 1 сМ (сантиморган) расположен 
OPL19-SCAR. CH02b10 локализован на расстоянии 
8 сМ. В наших исследованиях OPL19-SCAR обна-
ружен у 44 генотипов (рис. 3 В). 

В наших исследованиях оба фланкирующих 
маркера присутствуют у 14 генотипов, что гово-
рит о наличии у них гена Rvi2(Vh2). При анализе 
данных по наличию генов Vf и Rvi2(Vh2) выявле-
но 6 гибридов с двумя генами из семьи 6397. Сорт 
Поэзия отмечается наличием аллелей, сцеплен-
ных с генами устойчивости к парше, а именно 
Vm (Hi07h02), Vf (Vfa, CH-Vf1) [7]. Наибольший 
интерес для использования представляют сорта 
яблони, объединяющие полигенную и моногенную 
устойчивость к парше, к таким сортам относится 
сорт Имрус (Антоновка обыкновенная × OR18T13), 
который выступает как родительская форма во 
многих вариантах изучаемых скрещиваний. Сорт 
Имрус произошел от формы OR18T13 (потомок 
M. Atrosanguinea формы 804). В работах селекцио-
неров Е. Н. Седова и В. В. Жданова [1] упоминает-
ся, что M. Atrosanguinea формы 804 имела два гена 
(Vf и Vm). Сорт Имрус известен своей устойчиво-
стью к парше (абсолютная устойчивость к 1–5 ра-
сам), так же сорт выделяется как лежкий – съемная 
зрелость наступает в середине сентября. 

За период исследований (2019–2025 годы) был 
выявлен 101 комплексный гибрид от 20 форм скре-
щиваний, несущих селекционно ценные аллели ге-
нов Rvi6 и Md-pg1 (таблица 3). 

Данные образцы представляют особую цен-
ность как исходный материал для дальнейшей ра-
боты по выведению новых сортов и как источник 
ценных селекционных аллелей. По комплексу при-
знаков, в том числе объединение в одном геноме 
Md-PG1 и Vf, особого внимания для дальнейшей 
селекционной работы заслуживают следующие от-
борные сеянцы (ОС) яблони:

35-10-107 (64-50 × Имрус) имеет плоды средней 
массы 110 г, средней одномерности. Оценка внеш-
него вида плодов – 4,3 балла. Плоды сохраняются 
до конца марта.

35-11-171 (Имрус  ×  31-5-42) имеет достаточно 
крупные плоды (150–170 г). Внешний вид плодов 
оценивается на 4,4 балла. В холодильнике плоды 
сохраняются до апреля. Оценка вкуса – 4,3. Отмече-
ны единичные поражения плодов паршой на 1 балл.

35-11-191 (Имрус  ×  31-5-42) имеет среднюю 
массу плодов 110 г. Плоды сохраняются до конца 
февраля, вкус сладко-кислый, оценивается в 4,2 
балла.

35-16-251 и 35-16-257 (Северный синап  ×  Им-
рус). Плоды сохраняются до конца февраля.

35-16-284 (Северный синап × Имрус). Плоды со-
храняются до конца февраля.

Для дальнейшей селекционной работы и как 
кандидаты в сорта особого внимания заслуживают 
отборные сеянцы яблони – носители гена Vf:

34-15-83 (Веньяминовское × 13-6-106). Трипло-
идный, с плодами позднезимнего срока созревания. 
Плоды сохраняются до первой декады апреля.

Таблица 3 
Комплексные доноры

Гибридная семья Количество комплексных 
источников (Vf + Md-PG1)

% от общего количества 
сеянцев в семье, шт.

6348 (Поэзия Vf × Краса Свердловска) 11 17,1 (64)
6349 (Приокское Vf × Краса Свердловска) 4 16 (25)
6354 (Приокское Vf × Свежесть Vf) 7 17,5 (40)
6356а (Созвездие Vf × Памяти Хитрово Vf) 5 19,2 (26)
6353 (Поэзия Vf × Афродита Vf) 2 11,8 (17)
6348 (Поэзия Vf × Краса Свердловска) 1 –
6349 (Приокское Vf × Краса Свердловска) 1 –
6388 (Гирлянда Vf × 30-47-88 Vf) 4 2,9 (137)
6413 (Поэзия Vf 30-47-88 Vf) 3 14,3 (21)
6414 (Приокское Vf × 30-47-88 Vf) 3 10,7 (28)
6415 (Поэзия Vf  × Имрус Vf) 2 16, 6 (12)
6420 (Имрус Vf × 30-47-88 Vf) 3 12 (25)
6424 (Свежесть × Афродита) 6 26 (23)
6396 (Имрус × Свежесть) 8 6,7 (119)
6397 (Имрус × 31-5-42) 8 14,3 (56)
6398 (Имрус Vf × Чистотел Vm) 11 23,9 (46)
6303 (Северный синап × Приокское) 2 3,7 (54)
6403 (Северный синап × Имрус) 11 14,3 (77)
6299 (Созвездие × 31-5-42) 1 3,1 (32)
Приокское × 30-47-88 8 14,3 (56)
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34-15-111 (Веньяминовское × 25-37-45 (Орлов-
ская гирлянда × Уэлси 4х)). Триплоидный, плоды в 
холодильнике сохраняются до конца марта.

34-16-1 (Строевское × 25-37-45 (Орловская гир-
лянда × Уэлси 4х)). Триплоидный, с плодами осен-
него срока созревания. В холодильнике плоды мо-
гут сохраняться до ноября.

34-16-57 (Веньяминовское × Ветеран). Плоды в 
холодильнике сохраняются до середины февраля.

34-18-137 (Строевское  ×  29-40-99 (Ор-
лик × Reca)). Внешний вид оценивается в 4,5 балла. 
Вкус кисло-сладкий, оценивается в 4,3 балла.

34-21-20 (Антоновка обыкновенная  ×  30-47-88 
(Либерти  ×  13-6-106)). Триплоидный, с плодами 

позднезимнего срока созревания. В холодильнике 
плоды сохраняются до первой декады апреля. 

Проведена масштабная работа по поиску и 
идентификации на гибридном фонде яблони ВНИ-
ИСПК как гибридов, несущих ген устойчивости 
к парше по различным типам ДНК-маркеров, так 
и комплексных гибридов с генами устойчивости 
к парше и с повышенным потенциалом лежкости 
плодов. Практическая значимость заключается в 
возможности ускорения селекционного процесса, 
а именно в создании новых сортов с комплексной 
устойчивостью к парше и повышенным потенциа-
лом лежкости плодов.

Table 3  
Complex donor

Hybrid family Number of complex donors 
(Vf + Md-PG1)

% of the total number 
of seedlings in the family

6348 (Poeziya Vf × Krasa Sverdlovska) 11 17.1 (64)
6349 (Priokskoe Vf × Krasa Sverdlovska) 4 16 (25)
6354 (Priokskoe Vf × Svezhest’ Vf) 7 17.5 (40)
6356а ((Sozvezdie Vf × Pamyati Khitrovo Vf) 5 19.2 (26)
6353 (Poeziya Vf × Afrodita Vf) 2 11.8 (17)
6348 (Poeziya Vf × Krasa Sverdlovska) 1 –
6349 (Priokskoe Vf × Krasa Sverdlovska) 1 –
6388 (Girlyanda Vf × 30-47-88 Vf) 4 2.9 (137)
6413 (Poeziya Vf 30-47-88 Vf) 3 14.3 (21)
6414 (Priokskoe Vf × 30-47-88 Vf) 3 10.7 (28)
6415 (Poeziya Vf  × Imrus Vf) 2 16.6 (12)
6420 (Imrus Vf × 30-47-88 Vf) 3 12 (25)
6424 (Svezhest’ × Afrodita) 6 26  (23)
6396 (Imrus × Svezhest’) 8 6.7 (119)
6397 (Imrus × 31-5-42) 8 14.3 (56)
6398 (Imrus Vf × Chistotel Vm) 11 23.9 (46)
6303 (Severnyy sinap × Priokskoe) 2 3.7 (54)
6403 (Severnyy sinap × Imrus) 11 14.3 (77)
6299 ((Sozvezdie × 31-5-42) 1 3.1 (32)
Priokskoe × 30-47-88 8 14.3 (56)
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